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Resum
Resumen
En este artículo exponemos porqué no es sencillo averiguar, a partir de un análisis genético, si se tienen
antepasados judíos. Análisis de centernares de miles de puntos a lo largo del genoma indican claramente que
las poblaciones judías sefardíes actuales conservan tanto el origen en Oriente Medio como la mezcla con las
poblaciones europeas (ibéricas pero también de los Balcanes) que las hospedaron. Por lo tanto, es difícil determinar
si un cierto individuo tiene uno o unos pocos antepasados judíos, ya que la impronta que habrá recibido de
ellos será escasa y relativamente parecida a la europea. En cambio, se ha podido detectar el legado genético
judío en los chuetas mallorquines, seguramente debido al propio ostracismo al que estuvieron sometidos, y
hemos podido determinar que los fundadores de algunos apellidos como Estruch y Salom podían ser judíos,
pero es difícil que lo fueran los fundadores de Maimó o Vidal.
Abstract
In this paper, we explain why it is not easy to learn from a genetic analysis whether someone has Jewish
ancestors. An analysis of hundreds of thousands of points along the genome clearly showed that the present
Sephardic Jewish populations keep both the legacy of their Middle Eastern origins and the admixture with the
European populations that hosted them, both in the Iberian Peninsula and in the Balkans. Thus, it is difficult
to determine whether someone has one or a few distant Jewish ancestors,  because the amount of genome
he will have inherited would be short and similar to the general European diversity. Nonetheless, the genetic
legacy in the Mallorcan cryptojew Xuetes has indeed been found, possibly because of the social seggregation
they suffered, and we have been able to determine that the founders of some Catalan surnames such as Estruch
and Salom could have been Jews, but that was not the case for other surnames thought to be of Jewish origin,
such as Maimó or Vidal.
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En aquest article exposem perquè no és senzill esbrinar, a partir d'una anàlisi genètica, si es tenen avantpassats
jueus. Anàlisi de centernares de milers de punts al llarg del genoma indiquen clarament que les poblacions
jueves sefardites actuals conserven tant l'origen a l'Orient Mitjà com la barreja amb les poblacions europees
(ibèriques però també dels Balcans) que les van allotjar. Per tant, és difícil determinar si un cert individu té
un o uns pocs avantpassats jueus, ja que l'empremta que haurà rebut d'ells serà escassa i relativament semblant
a l'europea. En canvi, s'ha pogut detectar el llegat genètic jueu en els xuetes mallorquins, segurament a causa
del propi ostracisme a què van estar sotmesos, i hem pogut determinar que els fundadors d'alguns cognoms
com Estruch i Salom podien ser jueus, però és difícil que ho fossin els fundadors de Maimó o Vidal.
*francesc.calafell@upf.edu
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Genètica i història,
un viatge d’anada i tornada
En aquest text vull explicar l’estat actual de la
recerca sobre un tema que sembla generar una certa
fascinació col·lectiva: el llegat genètic dels jueus a
casa nostra. A causa del nostre ofici de genetistes de
poblacions, sovint rebem missatges de persones
interessades en investigar el seu origen jueu, real o
suposat: «com puc saber si tinc avantpassats jueus?»
ens pregunten en correus plens de curiositat, intriga,
però també una certa aprensió. Intentarem explicar
en aquest article com podem respondre, no aquesta
pregunta, sinó una de més genèrica: la població
general, quina proporció dels seus genomes deu a
la diàspora jueva? Veurem, com sempre passa en
ciència (i ens n’alegrem) que acabarem amb moltes
més preguntes noves que no pas respostes. Però
abans d’endinsar-nos en aquest tema, cal que aclarim
dues qüestions: què té a veure el judaisme amb la
genètica? i com pot la diversitat genètica explicar la
història?
Qui és jueu?
El judaisme és una religió, és a dir, un conjunt
de creences que depassen el marc físic terrenal.
És un tret estrictament cultural, però transmissible
entre humans; allò que Richard Dawkins va batejar
com a mem en oposició als gens. En principi,
qualsevol humà pot professar qualsevol religió;
trobem cristians dels cinc continents (com a
anècdota, penseu en com ha canviat la fesomia de
les monges en els darrers temps) i musulmans des
del Marroc a Indonèsia i des d’Albània a Nigèria.
El judaisme és la religió menys proselitista del trio
abrahàmic, però, mantenint-nos en el nivell de
l’anècdota, compareu l’aspecte físic de dos jueus
famosos, Woody Allen i la cantant Noa (Fig. 1).
Actualment, les principals comunitats jueves són els
Noa. Autor de la foto: Michael Schilling
Woody Allen. Autor de la foto: Colin Swan
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asquenazites (assentats a Alemanya fins a l’Holocaust
i en altres àrees de l’Europa Central i Oriental), els
sefardites (originaris de la Península i reassentats al
Nord d’Àfrica i a l’Imperi Otomà a Israel, aquesta
denominació sovint engloba tots els jueus originaris
d’aquestes àrees, independentment de si tenien arrels
ibèriques) i altres comunitats menys nombroses com
els jueus romans, etíops, iemenites i indis. La tradició
jueva dicta que es considera jueu qui es converteix,
o qui és fill de mare jueva. Pot passar que, per la
pressió cristiana o per les pròpies creences, persones
de família jueva deixin de practicar la religió judaica,
almenys públicament. En alguns casos, aquest
fenomen ha propiciat l’aparició de comunitats
criptojueves, com els xuetes mallorquins o els
marranos d’alguns pobles de Bragança, al NE de
Portugal. En el cas dels xuetes, resulten de
l’estigmatització d’alguns conversos a partir de
l’exposició pública de les seves gramalletes o camises
penitencials, inscrites amb els seus cognoms (Aguiló,
Bonnín, Cortès, Fortesa, Fuster, Martí, Miró, Picó,
Pinya, Pomar, Segura, Tarongí, Valentí, Valleriola i
Valls). En canvi, altres descendents de conversos
mallorquins (la Inquisició perseguí portadors de més
de 200 cognoms diferents), no foren identificats
d’aquesta manera.
En aquest context de comunitats fragmentades,
amb graus variables d’entrecreuament amb els
gentils, és molt difícil caracteritzar un perfil genètic
de referència que puguem fer servir per mesurar
la contribució jueva a la població actual. Tanmateix,
veurem que fixant-nos en alguns grups (com els
propis xuetes) o en els portadors d’alguns cognoms,
alguna cosa podrem escatir.
Anatomia del genoma
Ara ens caldrà una certa digressió per arribar
a entendre què és el genoma, com s’hi genera la
diversitat i com podem utilitzar aquesta diversitat
per a entendre la història que l’ha generada. Les
unitats bàsiques que componen el genoma humà
són els nucleòtids; ens servirà el símil habitual:
són les quatre lletres (A, C, G, T) en que s’escriu
l’enciclopèdia de la vida. El manual d’instruccions
per a fabricar humans es compon de 23 toms més
un petit fulletó; en l’argot de l’ofici, en diem els
cromosomes nuclears i l ’ADN (àcid deso-
xiribonucleic) mitocondrial, respectivament. En
total, està fet de més de 3.000 milions de lletres.
Però és un manual d’instruccions curiós: entre peça
i peça, entre part i part, hi ha capítols sencers fets
de tirallongues sense sentit, trossos repetits i
fragments que s’hi han enganxat sols i que parasiten
la maquinària cel·lular que copia el genoma. És a
dir, els gens estan separats per seqüències de
nucleòtids a les que, faute de mieux, anomenem
ADN escombraria. I els mateixos gens tampoc no
són textos seguits, sinó que estan interromputs
per paràgrafs que no acabaran sent expressats:
diem que els gens es componen d’exons (que
s’expressen) separats per introns (que no). Més
enllà de l’arquitectura molecular del genoma,
conèixer aquests aspectes ens ajuda a entendre el
fet que la immensa majoria de la variació
continguda en el genoma no té cap repercussió
externa. El genoma com a enciclopèdia té un altre
detall curiós: tots els toms estan duplicats, rebem
un joc de cromosomes del pare i un altre de la
mare. En la formació dels òvuls i  dels es-
permatozoides, el procés anomenat meiosi
s’encarrega que aquests rebin només un de cada
parell de cromosomes, de manera que l’embrió
torni a tenir 23 parells de cromosomes. En la
meiosi, però, ocorre un altre procés important per
a la diversitat: la recombinació. Imaginem la meiosi
masculina, per exemple. Cal dotar cada es-
permatozoide d’un cromosoma 1, un cromosoma
2,... Cal escollir un dels dos cromosomes 1 d’aquest
home. Quin dels dos? De fet, cap. O tots dos: es
combinen tots dos: es comença per un, se li
empalma un tros de l’altre, es torna al primer...
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i el resultat és un patchwork dels dos cromosomes
originals, cosa que fa que cada espermatozoide
rebi un cromosoma 1 diferent del dels altres
espermatozoides i assegura que la descendència
sigui prou diversa (i contingui el llegat dels quatre
avis). No tot el genoma funciona així, però. Cal que
parlem dels cromosomes sexuals i de l’ADN
mitocondrial. El 23è parell de cromosomes presenta
una peculiaritat: poden no ser iguals entre ells. I
en comptes de fer-ho amb números, els designem
amb lletres: són els cromosomes X i Y. La immensa
majoria dels humans portem o dos cromosomes
X o un d’X i un d’Y, i això ens fa, respectivament,
dones o homes. Tornem al nostre home enfeinat
fabricant espermatozoides: els passarà un
cromosoma X o un d’Y, que només poden
recombinar entre ells pels extrems; la part central
del cromosoma Y s’hereta sempre intacta, i sempre
d’un home a un altre home. L’ADN mitocondrial,
que rep aquesta denominació per la seva
local·lització cel·lular, es troba en moltes còpies
dintre de cada cèl·lula. Entre altres particularitats,
es troba en ambdós sexes, però s’hereta només
de la mare; l’anatomia bàsica dels espermatozoides
consta de cap, coll i cua: en el cap hi ha l’ADN
nuclear, i en el coll l’ADN mitocondrial. Com que
només el cap entra a l’òvul, l’embrió portarà l’ADN
mitocondrial només de l’òvul i, per tant, de la mare.
Origen i transformació de la diversitat genètica
Per què no som tots iguals? En primer lloc,
perquè la seqüència dels nostres genomes és
diferent. Hi ha diverses maneres en què el genoma
pot variar; hi ha diversos tipus de polimorfismes,
com veurem mes endavant, però tots s’han originat
de la mateixa manera: per mutació. La maquinària
cel·lular que copia l’ADN no és infal·lible i de tant
en tant i de manera força aleatòria introdueix algun
canvi. La taxa amb la qual heretem algun canvi
respecte de la seqüència dels nostres pares varia
entre 1 per 1.000 i 1 per 1.000.000.000, segons
el tipus de mutació, com veurem més endavant.
El tipus més senzill de polimorfismes consisteix
en la substitució d’un nucleòtid per un altre: en
la posició 37.417.850 del cromosoma 7, hi pot
haver una C o una T, per exemple. Aquests canvis
s’anomenen SNPs («esnips»), de l’anglès Single
Nucleotide Polymorphisms. I vist que de cro-
mosomes 7 en portem dos cadascun, de fet, cada
individu pot portar dues C, dues T, o una C i una
T. Hi ha milions de SNPs en el genoma humà, tot
i que les mutacions que els causen són poc
freqüents: la probabilitat que cert nucleòtid canviï
en passar de pare (o mare) a fill és d’una en mil
milions. Però, si tenim en compte que rebem tres
mil milions de nucleòtids de cada progenitor, cal
esperar que ens passin tres mutacions cadascun.
Es a dir, tots som mutants. La majoria d’aquestes
noves mutacions estan destinades a perdre’s, tenen
una probabilitat del 50% de no passar a un fill
concret. Només una fracció molt petita arribarà a
trobar-se en fraccions substancials de la població,
al cap d’un gran nombre de generacions.
Hi ha seccions de l’ADN que presenten una
estructura particular: consten d’unitats d’un a sis
nucleòtids (A, CA, CAG, GATA, TATGC, TGATAA, per
exemple), repetides de cinc a cinquanta vegades. Són
els anomenats microsatèl·lits o STRs (Short Tandem
Repeats). El nombre de repeticions és variable dins
i entre individus, i sovint és molt variable: hi ha STRs
amb més de quinze variants diferents en la població.
Aquesta gran variabilitat és deguda a una alta taxa
de mutació: en passar de pares a fills, la probabilitat
que un STR perdi o guanyi una unitat és de prop
d’una entre mil. L’extrema diversitat d’alguns STRs els
confereix utilitat pràctica: un conjunt estàndard de
quinze STRs s’utilitza en genètica forense i en proves
de paternitat. La probabilitat que dos individus no
emparentats presentin exactament les mateixes
variants en tots quinze STRs és minúscula, de prop
d’una en centenars de milions.
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L’atzarós destí de la diversitat
Un cop creada la diversitat per la mutació, el
seu destí sol quedar en mans de l’atzar. La
freqüència d’un al·lel canviarà de generació en
generació seguint la loteria de la meiosi i la
fecundació. Aquests canvis de freqüència seran més
amplis en poblacions més petites, de la mateixa
manera que la freqüència de cares o creus oscil·la
més si llancem una moneda deu vegades que no
pas si la llancem deu mil. Però en una població
petita és més fàcil que les variants més rares es
perdin. El creixement demogràfic d’una població
tendirà a fixar les freqüències de les variants
genètiques; en fer-se més gran, una població té
menys marge per a canviar i viceversa, la reducció
de la mida d’una població permet grans
fluctuacions aleatòries, com les que es donen en
èpoques de fam i epidèmies, o en la colonització
d’un nou territori per pocs individus. Tots aquests
fenòmens evolutius lligats a l’atzar i a la demografia
s’anomenen, en conjunt, deriva genètica, que és
un dels principals motors del canvi dins d’una
espècie.
Dues poblacions diferents i separades
experimentaran la deriva genètica de manera
independent i, per pur atzar, les freqüències de les
seves variants genètiques es diferenciaran. Si, un
cop establerta aquesta diferenciació, es dóna
migració de l’una cap a l’altra, el resultat serà una
nova població amb freqüències intermèdies. Hom
sol anomenar flux gènic els efectes genètics de la
migració. Cal remarcar que les conseqüències
genètiques de la migració depenen de dos
paràmetres: de la magnitud de la mateixa migració
(si pocs individus migren, en relació a la població
que els acull, els seus efectes sobre aquesta són
ben minsos) i de la diferència entre les poblacions
en contacte (la barreja de dues poblacions
semblants origina una tercera població semblant
també a les dues parentals). I, evidentment, cal
que els immigrants o els seus descendents es
reprodueixin en la població general per tal que
aquest fenomen demogràfic tingui conseqüències
genètiques.
La migració individual a distàncies curtes, lligada
sovint al matrimoni, és un potent agent modelador
del paisatge genètic ja que, més enllà de les
migracions massives que atenyen proporcions
historiables, els desplaçaments individuals,
acumulats al llarg de les generacions, ho-
mogeneïtzen les diferències genètiques entre
poblacions i creen gradients genètics, fins al punt
que, sovint, el millor predictor de la diferència
genètica entre dues poblacions és, simplement, la
distància geogràfica entre elles. L’existència de
barreres físiques o culturals al desplaçament dels
individus pot generar correlats genètics d’aquestes
barreres en forma de diferències genètiques més
acusades. Aquest fenomen explica per què hom
sovint troba correlació entre les diferències
genètiques i les lingüístiques entre poblacions.
Recíprocament, la capacitat de moltes migracions
històriques per a actuar com a agents de canvi
genètic és limitada, bé perquè relacionen
poblacions semblants entre elles (els romans a
Ibèria, per exemple), bé perquè, en termes relatius,
impliquen pocs individus (com els visigots a la
Península Ibèrica).
Llinatges paterns (i materns)
L’estudi conjunt dels SNPs del cromosoma Y en
diferents poblacions humanes permet d’establir-
ne la seva filogeografia, és a dir, com es relacionen
filogenèticament els SNPs i com es desplega
aquesta filogènia en la diversitat mundial. Cada
SNP neix en un context molt particular. Apareix
sobre un cromosoma que ja conté uns certes
variants per als altres SNPs. Fixant-nos en quins
al·lels s’associen entre ells, podrem deduir en quin
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ordre van aparèixer i quina és la seva genealogia;
anomenem filogènia a l’arbre genealògic de la
diversitat genètica. Un nom més: les combinacions
d’SNPs en el cromosoma Y reben el nom
d’haplogrups. Donat que han aparegut al llarg d’un
arbre genealògic, podem organitzar jeràrquicament
els haplogrups en subhaplogrups, sub-subha-
plogrups i així successivament. La nomenclatura
dels haplogrups reflecteix aquesta jerarquia. Els
haplogrups més antics, els que es troben en les
branques més profundes de l’arbre, es designen
amb una lletra majúscula. Així, s’anomena B
l’haplogrup que conté l’al·lel derivat de l’SNP M60.
En un següent nivell, util itzem xifres. Així,
l’haplogrup B1 conté M60 i M236, i el B2 M60 i
M182. A continuació, usem lletres majúscules: B2a
conté M60, M182 i M150, i B2b conté M60, M182
i M112. Per a cada nivell successiu, alternem
números i lletres en la nomenclatura.
Cada nou haplogrup apareix en un individu
d’una població concreta i amb el pas del temps,
s’escamparà dins d’aquella població i en les
poblacions veïnes. Per tant, diferents poblacions
presenten una diferent composició d’haplogrups
(o des d’un altre punt de vista, cada haplogrup
presenta una distribució geogràfica concreta). Les
diferències són notables entre continents o entre
grans regions d’un continent, cosa que permet de
reconstruir els fluxos migratoris. Així, donat que
hi ha una diferència clara en la composició
d’haplogrups entre l’Europa occidental i el Nord
d’Àfrica, hom ha pogut quantificar l’aportació
genètica de la conquesta musulmana de la
Península Ibèrica (entre un 1 i un 20% segons les
regions). En altres estudis, hem constatat l’origen
a l’Índia, el pas per l’Orient Mitjà i la barreja amb
paios dels gitanos ibèrics o la diferent composició
de llinatges patrilineals i matrilineals europeus,
africans i nadius americans de la població de Cuba.
Més enllà d’aquests esdeveniments històrics
relativament recents, l’anàlisi de la distribució
espacial dels haplogrups i la seva determinació
directament sobre restes humanes trobades en
jaciments arqueològics ens permet atribuir a
migracions prehistòriques (com l’avenç del Neolític)
l’expansió d’alguns haplogrups.
El cromosoma Y també conté STRs que, com
ja hem vist, muten molt més de pressa que els
SNPs. Un conjunt estàndard de 17 STRs del
cromosoma dóna combinacions (haplotips) gairebé
específiques de cada família. Com que coneixem
la taxa de mutació dels STRs, podem estimar el
temps que ha calgut per a poder acumular les
diferències observades entre parelles d’haplotips
(amb un error força gran) o entre conjunts més
grans d’haplotips (amb més precisió). Aquesta
propietat és clau en l’estudi genètic dels cognoms,
ja que permet d’esbrinar si els haplotips de dos
o més individus portadors del mateix cognom
poden ser descendents del mateix fundador d’un
cognom. D’entrada, donada l’antiguitat dels SNPs,
si dos homes que porten el mateix cognom
presenten cromosomes Y d’haplogrups diferents,
podem afirmar que no descendeixen del mateix
fundador del cognom. En canvi, si pertanyen al
mateix haplogrup i presenten haplotips prou
semblants (és a dir, si el temps que cal per a
acumular les diferències observades és més recent
que l’establiment de l’herència sistemàtica dels
cognoms), llavors estimarem que són descendents
d’un mateix fundador del cognom. Viceversa, donat
un conjunt d’homes del mateix cognom, podrem
comptar de quants fundadors diferents provenen.
Cal remarcar el sentit biològic d’aquesta fundació
del cognom, ja que els homes actuals poden ser
descendents d’un avantpassat medieval que
institueix el cognom, o de qualsevol dels homes
els fills dels quals adopten el cognom via falsa
paternitat, adopció, o transmissió del cognom
matern.
Com ja hem comentat, una petita porció del
genoma, l’ADN mitocondrial (ADNmt) s’hereta
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només de la mare, tot i que és present en dones
i homes. L’ADNmt presenta regions amb diferents
taxes de mutació, que permeten definir haplogrups
i establir-ne la filogeografia. L’estructura geogràfica
del ADNmt és menys acusada que la del
cromosoma Y i, per bé que les grans poblacions
continentals presenten conjunts d’haplogrups
mitocondrials força característics, sovint els
haplogrups mitocondrials estan força estesos dintre
els continents i són menys específics que els del
cromosoma Y.
El paisatge genètic dels grups jueus.
En l’estudi més ampli que s’ha fet fins ara, Behar
i col·laboradors van analitzar 226,839 punts
diferents en el genoma de 121 jueus de diferents
grups, i de 1.166 persones d’arreu del món. en la
majoria de grups jueus, van observar clarament la
petja d’un origen en l’Orient Mitjà. De fet, els jueus
iraquians, iemenites i del Caucas eren indistingibles
dels gentils del mateix origen. En canvi, els jueus
asquenazites i els sefardites (mostrejats a Bulgària
i Turquia) se situaven a mig camí entre l’Orient
Mitjà i Europa, com si, a part del seu origen llevantí,
continguessin també força mescla europea.
Finalment, els jueus de l’Índia i d’Etiòpia eren
indistingibles d’indis i etíops i no mostraven la petja
de l’Orient Mitjà, com si fossin descendents de
locals convertits al judaisme més que no pas de
membres de l’èxode.
Cal fer notar que aquesta informació, que ens
dóna una idea de la complexa història del judaisme,
i que desterra la noció dels jueus com un grup
ètnic monolític, no es pot fer servir per a respondre
a la pregunta amb què iniciàvem aquest text. Amb
l’excepció dels xuetes, és molt poc probable que
tots els avantpassats medievals d’algun coetani
siguin jueus. És més versemblant que només alguns
ho fossin, i els pocs fragments del genoma que en
puguin haver heretat (amb l’excepció del
cromosoma Y i l’ADN mitocondrial, com veurem
més endavant) no serien suficients per distingir-
los de la resta de la població autòctona.
Què sabem del genoma dels xuetes?
Relativament poc, però suficient per determinar
que són efectivament descendents de jueus i no
un grup de mallorquins qualssevol reduïts a
l’endogàmia per l’estigmatització generada per la
Inquisició. N’Antònia Picornell, junt amb altres
autors de la Universitat de les Illes Balears, van
seqüenciar un fragment de l’ADN mitocondrial en
xuetes i altres mallorquins, i van trobar que un
22% de les seqüències en xuetes eren originàries
de l’Orient Mitjà, una xifra molt més elevada que
en altres mallorquins. La seqüència que es va trobar
amb més freqüència en xuetes també és molt
freqüent en jueus tunisians (cosa que remarcaria
el seu origen a partir de jueus ibèrics exiliats) i una
altra és molt comuna tant en jueus sefardites de
Bulgària com en asquenazites. Noteu, però, que
encara que aquest estudi demostra l’origen jueu
dels xuetes, també troba que un 78% dels xuetes
porta els mateixos tipus de seqüències mi-
tocondrials que la resta de mallorquins. Aquestes
seqüències, o bé són comunes a la majoria
d’europeus i llevantins, o bé podrien haver entrat
en els xuetes en diferents temps: podrien
representar conversions al judaisme, matrimonis
mixtos abans del segle XVII o fins i tot podrien ser
el fruit de matrimonis mixtos després de la
Inquisició (és a dir, a partir del punt en què podem
parlar pròpiament de xuetes). En aquest cas, com
que els fills d’aquestes parelles portaven el cognom
xueta del pare, seguien sent considerats xuetes i
no podien passar a formar part de la població
general.
L’any 2008 vam publicar un estudi detallat
geogràficament (però que, actualment, s’ha quedat
desfasat a causa els darrers avenços en el
coneixement de la filogènia del cromosoma Y) de
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les poblacions d’Espanya i Portugal en què,
utilitzant poblacions nordafricanes i sefardites com
a referència, preteníem quantificar l’aportació
musulmana i jueva a la composició genètica de les
poblacions actuals. En el cas del Nord d’Àfrica, això
és factible perquè un cert haplogrup (tipus de
cromosoma Y) és molt més freqüent al Nord
d’Àfrica que enlloc més i es pot utilitzar com a
marcador de l’herència nordafricana. En canvi, la
diversitat de cromosomes Y dels sefardites (Fig. 2)
conté tant la marca del seu origen a l’Orient Mitjà
com la contribució de les poblacions balcàniques
que els hostatjaren després del 1492. Però altres
migracions van portar gents (i els seus gens) des
de l’Orient Mitjà cap a la Península, començant
pels primers agricultors neolítics i seguint amb
tartèsics i fenicis. Per tant, la xifra que vam obtenir
(20% de contribució jueva a les poblacions actuals)
probablement està molt sobreestimada.
Freqüències de diferents tipus de cromosomes Y
(haplogrups) en jueus sefardites i poblacions de
referència
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Cognoms jueus?
Una aproximació, potser més ben dirigida, a la
quantificació de la contribució jueva a les
poblacions actuals, és mitjançant els cognoms.
Certs cognoms s’han atribuït, sovint sense massa
base, a famílies de jueus conversos. És el cas, per
exemple, dels cognoms que són alhora noms de
ciutat. Per bé que algun cas pot ser cert (citàvem
abans el genetista israelià Doron Behar, el cognom
del qual prové de Béjar, localitat de Salamanca amb
un call notable), en la immensa majoria de casos
de cognoms catalans originats a partir de topònims,
el cognom indica la procedència (o el senyoriu de
la vila) i no té res a veure amb la religió de qui
el va fundar. En realitat, en veure’s perseguits, la
majoria de jueus conversos tendien a adoptar els
cognoms més freqüents de la zona on residien,
per tal de passar desapercebuts.
Entre els anys 2011 i 2015 vam dur a terme
un estudi que tenia per objectiu estudiar el sistema
de cognoms català a partir de la diversitat del
cromosoma Y (en trobareu més informació a http:/
/cognoms.upf.edu). Com hem explicat an-
teriorment, l’anàlisi del cromosoma Y dintre d’un
grup d’homes portadors del mateix cognom permet
de comptar de quants fundadors diferents són
descendents. També, a partir dels haplogrups que
porten, podem esbrinar quin era, a grans trets,
l’origen geogràfic d’aquests fundadors medievals
del cognom. Vam triar 50 cognoms adequats als
nostres objectius i vam sol·licitar voluntaris per a
participar a l’estudi. Una cinquantena dels 2..500
voluntaris tenien arrels familiars a la Conca de
Barberà. Un dels objectius de l’estudi era escatir
perquè hi ha cognoms més freqüents que altres;
vam trobar que els cognoms més freqüents (com
Ferrer o Soler) eren genèticament molt diversos,
sovint tant com la població general, mentre que
els més rars, com Adell, Balasch o Bonastre eren
en realitat grans famílies. Per tant, els cognoms
més freqüents ho són perquè es van fundar
repetidament: molts són noms d’ofici o referències
paisatgístiques genèriques (Serra, Mas).
És clar que el cognom i el cromosoma Y no
sempre s’hereten junt. Les falses paternitats, les
adopcions i les transmissions del cognom matern,
fan que un nen pugui rebre el cromosoma Y d’un
home i el cognom d’un altre. Gràcies a les dades
que vam obtenir,  quantificàrem aquest fenomen
en un 2% de mitjana al llarg de la història recent.
Curiosament, aquest percentatge s’enfila a més del
3% a la Catalunya central i a Girona, no pas per
un comportament general més llicenciós, sinó
perquè hi era costum que, quan una pubilla
heretava el mas, transmetés ella el seu cognom,
com si el cognom anés lligat a la casa.
Alguns dels cognoms que vam triar poden tenir
alguna connexió amb el judaisme. A continuació
els presentem detalladament:
Estruch és moderadament freqüent, espe-
cialment a les comarques valencianes de la Safor
i la Ribera, i al Bages, l’Anoia i la Segarra. Deriva
D’astruc (feliç, afortunat), però era un nom de pila
freqüent entre els jueus medievals. La major part
dels Estruch pertanyen als haplogrups J2a-M410*,
J2a-M92 i J2b-M12, que són relativament poc
freqüents aquí (un 7% en conjunt), però que ho
són molt més a Itàlia, Grècia i els Balcans. També
són més freqüents en els jueus (un 19%), per la
qual cosa no es pot descartar que alguns Estruch
actuals siguin descendents de jueus.
Maimó. Cognom poc abundant, amb una
distribució irregular a Catalunya, però més freqüent
a Mallorca, i especialment a Felanitx, Ariany i Lloret
de Vistalegre. La forma Maymó és més prevalent
al Principat. De l’àrab o de l’hebreu Maimun,
antropònim que pot significar «feliç», «fidel,
constant» o «iemenita» (ja que el Iemen era l’Aràbia
Feliç). El segle XIV, a Montuïri (Mallorca), un Jacob
ben Maymó es canvià el nom a Pere Onís.
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Pràcticament tots els Maimons mallorquins
pertanyen a l’haplogrup R1b-SRY2627, la freqüència
més alta del qual es troba a Catalunya. Per tant,
és més versemblant un origen peninsular que no
pas àrab o jueu. Només dos voluntaris del
Barcelonès i del Vallès Oriental porten un
haplogrup, E-M81, molt freqüent al Nord d’Àfrica
i que fa pensar en un origen magribí.
Salom. Cognom poc freqüent. Al Principat és
present a l’Anoia i a les Terres de l’Ebre. És més
abundant a Mallorca, especialment a Binissalem,
Santa Maria del Camí i Ses Salines, i al País Valencià,
a la Ribera Alta, la Safor i el Baix Maestrat. De
l’hebreu shalom, ‘pau’.
El 85% dels Salom mallorquins són descendents
d’un de quatre fundadors; quasi tots els Salom del
Montsià i de Castelló tenen un avantpassat comú,
i una altra branca única és la de Carcaixent. Tres
dels llinatges (difosos per Mallorca, Carcaixent i
Menorca) pertanyen a l’haplogrup E-M81, molt més
freqüent al Nord d’Àfrica que no pas a casa nostra,
mentre que els altres Saloms mallorquins presenten
haplogrups més freqüents entre els jueus sefardites
que no pas a Mallorca. Per tant, un 56% dels
voluntaris Salom podrien tenir avantpassats
nordafricans o jueus.
Vidal. Cognom molt freqüent, entre els més
abundants a la Catalunya Nord. Al Principat,
presenta pics a la Val d’Aran, el Pallars Sobirà, la
Cerdanya, la Terra Alta, les Garrigues i el Montsià.
També es freqüent al Matarranya i la Llitera. A les
Balears, és lleugerament més freqüent a Menorca.
També és present a l’Aragó, Múrcia, Galícia, Lleó,
el Véneto i el Llenguadoc. Nom de diversos sants,
que significa ‘vivaç’, ‘sa’, ‘fort’, documentat com a
nom ja el segle X. Ja era freqüent a la Barcelona
del 1389. També el portaven molts immigrants
francesos a la Barcelona de principi del segle XVII.
Es tracta d’un cognom genèticament divers, amb
molts orígens diferents, com es podia preveure a
partir de la seva freqüència. Sembla que, en alguns
casos, Vidal podria ser la traducció del nom hebreu
Hayyim; tanmateix, la proporció de cromosomes
Y que podria ser d’origen jueu en els Vidal és, com
a molt, d’un 10%, igual que en la població general.
A tall de conclusió
Com hem vist, és  difícil respondre a la pregunta
«tinc avantpassats jueus?», des de la genètica.
Només en casos molt concrets, i si s’escau que
l’avantpassat en qüestió venia per línia estrictament
paterna o estrictament materna hi ha alguna
possibilitat d’escatir-ho. Si es tracta de qualsevol
altre avantpassat dels que poblen el nostre arbre
genealògic, trobar la seva petjada en el nostre
genoma és com trobar la proverbial agulla al paller.
La genètica pot ser una aproximació fàcil de fer
(hi ha empreses fiables a qui enviar una mostra
de saliva i un xec i que ens donaran uns resultats
genòmics no sempre fàcils d’interpretar), però no
arriba a substituir la tasca molt més laboriosa
d’espigolar en els arxius documentals el propi
passat.
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